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Hintergrund: Der Apfel (Malus × domestica Borkh) ist die am meisten 
produzierte und konsumierte Frucht Deutschlands [1]. Die Vielfalt an hochwertigen 
Sorten wird ständig durch Neuzüchtungen erweitert, um die Anforderungen von 
Produzenten und Konsumenten zu erfüllen. Ein wichtiges Züchtungskriterium ist z.B. 
die Pathogenresistenz [2]. Umfassende Inhaltsstoffanalysen sind erforderlich, um die 
Qualitätsunterschiede zwischen Sorten hinsichtlich Geschmack, Lagerfähigkeit und 
Resistenzen gegenüber Schaderregern zu verstehen. Bisherige Sortenvergleichs-
studien betrachten jedoch meist nur einzelne Substanzklassen, z.B. Polyphenole [3]. 
Daher wurde im Rahmen dieser Arbeit eine umfassende Charakterisierung der 
Metabolitenprofile von 14 überwiegend neugezüchteten Apfelsorten mittels GC×GC-
MS- und GC-MS-Analysen durchgeführt. 
Methode: Für den Sortenvergleich wurden die Referenzsorte Elstar und 13 
neugezüchtete Sorten aus pestizidreduziertem Anbau verwendet. Pro Sorte wurden 
zehn gemischte Proben aus fünf Äpfeln gewonnen, wobei Schale und Fruchtfleisch 
getrennt beprobt wurden. Die lyophilisierten, vermahlenen Proben wurden mit Metha-
nol extrahiert, eingeengt und derivatisiert (Methoximierung und Trimethylsilylierung). 
Die ungerichtete Analyse der Proben erfolgte mittels GC×GC-MS und GC-MS. 
Ergebnisse: Mithilfe der GC×GC-MS- und GC-MS-Analysen konnte das 
Apfel-Metabolitenprofil umfassend beschrieben (Zucker, organische Säuren, Amino- 
und Fettsäuren sowie phenolische und lipophile Verbindungen) und dabei markante 
Unterschiede in der Zusammensetzung von Schale und Fruchtfleisch nachgewiesen 
werden. Während das Fruchtfleisch eine deutlich höhere Anzahl an Zuckerver-
bindungen und organischen Säuren enthielt, wurden in der Schale zusätzlich 
Wachsverbindungen und Triterpene nachgewiesen. Die Unterschiede der 
Metabolitenprofile der Sorten waren bei der Schale ausgeprägter. Neben den 
quantitativen Unterschieden im Metabolitenprofil der verschiedenen Sorten wurden 
z.T. auch sortenspezifische Marker nachgewiesen. Die vorliegenden Metaboliten-
profildaten können nun als Grundlage für eine umfassende Bewertung der 
neugezüchteten Sorten dienen. 
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